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经由中亚还是东亚 

——关于 Y 染色体单倍群 P 北上路线的争论 
兰海 

中国语言论坛，苏州 215000 

      

摘要：关于 Y 染色体单倍群 P 北上到达北亚的路线学术界尚未给出明确的结论。本文综述了其中的争论，单

倍群 P 是经由中亚北上还是经由东亚北上。单倍群 P 经由中亚北上是一个传统的且被大众所接受的观点。早

期的研究提出“南北两线”并认为单倍群 K 在中东分化，其中一部分经由伊朗来到中亚并诞生了 P。后来这

一路线修改为经由南亚北上。而部分学者在东亚找到了更多的 P*、K*以及 F*, 提出单倍群 P 更有可能是经由

东亚北上的。本文认为：单倍群 P 经由中亚北上的假说只是早期研究提出的“南北两线”的一部分推论。当

时提出这一观点所基于的证据现在都已得到修正，而且这一假说没有强有力的数据，且其解释没有足够的说

服力。单倍群 P 经由东亚北上这一路线可以和 mtDNA 的研究结果相吻合。虽然在东亚发现的 P、K、F 的原

始类型，但仅仅 F2 得到了一些研究。要确定单倍群 P 北上的路线，需要更深入的研究。 

关键词：单倍群 P；迁徙路线；中亚；东亚 

Via Central Asia or East Asia: the Migration Route of Y-SNP Haplogroup P 
LAN Hai 
Linguistic Forum of China, Suzhou 215000 China 

ABSTRACT: On the migration route of Y-SNP haplogroup P to North Asia, no last word has been placed. Here we 

reviewed the controversy about the way that haplogroup P took during its migration northward. A traditional and 

widely accepted opinion is that haplogroup P migrated northward via Central Asia. In the early studies, researchers 

propounded the “northern and southern routes” hypothesis, considering that haplogroup K diversified in Near East.  

Some parts of K migrated northward to Central Asia via Iran giving birth to haplogroup P. Later, the connecting 

region was reconsidered from Iran to India. However, some of the researchers found plenty of ancestral types of P, K, 

and F in East Asia and propounded that haplogroup P might had been migrated northward via East Asia. Here we 

pointed out that the opinion haplogroup P migrated northward via Central Asia was only a deduction from the 

“northern and southern routes” hypothesis. The evidences this hypothesis based on have now been revised and there 

is no powerful data supporting this hypothesis up to now. Therefore, the explanations of this hypothesis are not 

convictive. The opinion that haplogroup P might have migrated northward via East Asia is consistent with the 

distribution of mtDNA diversity. Although considerable ancestral types of P, K, and F have been found in East Asia, 

studies on these haplogroups are not intensive enough yet. More data are in need to confirm the conclusion. 

Key words: Haplogroup P; Migration route; Central Asia; East Asia 

 

人类 Y 染色体单倍群 K 系是所有单倍群

中分布最广的单倍群之一。它的下游单倍群

NO 分布于东亚、北亚以及东欧；单倍群 P
主要分布在北亚，并且在东亚广泛低频存在；

P 下游的单倍群 Q 分布于北亚和美洲；另一

个单倍群 R 在印度、中亚以及欧洲是主要的

单倍群。关于 K 系到达中亚（主要是 P）的

路线，学界还有争议，一说认为经由伊朗北

上来到中亚，一说是经由东亚北上来到中亚。

根据 YCC，最新的 K 系的系统结构图如图 1。 
对于东亚以外的欧亚大陆其它地区及美

洲群体的起源及迁移的遗传学研究，其中两
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个重要地区是中亚及西伯利亚。韦尔斯

（Spencer R. WELLS）[1]在对欧亚大陆的研

究表明，中亚是欧亚大陆群体中遗传多样性

最高的地区。这个地区是两次主要迁移浪潮

的起源地，一次是向西进入欧洲的迁移，一

次是向东进入美洲的迁移。在研究过的所有

欧亚群体中，中亚群体是欧亚大陆上最古老

的群体，它具有最高的遗传多样性，尤其是

乌兹别克群体，具有非常均一的各种单倍型

频率。 

 
图 1 最新的单倍群 K 的系统结构图 

Fig.1 The updated system of Y chromosome haplogroup K 

 

单倍群 P 经由伊朗北上假说 

在较早的研究中[2]，普遍认为在现代人

类早期迁徙过程中，单倍群 C，D 经过“南

线”沿印度洋海岸扩散，而单倍群 F 是经由

黎凡特(Levant，地中海东岸地区)走出非洲的，

到达中东后产生 K，分成两部分，一部分往

印度迁徙,在印度诞生了 L，在新几内亚诞生

了 M，另一部分经由伊朗往中亚迁徙，在中

亚诞生了 P、N、O。随着研究的深入，黎凡

特路线被忽略[3]，而 NO 北上的地方被修改

到了东南亚。但仍然认为单倍群 K 系经由印

度北上在中亚诞生了 P ,如图 2。图示，K-M9
诞生于南亚，一部分迁往中亚，在那里诞生

了 P，然后 P 分化出 R 和 Q。另一部分往东

一直迁徙到几内亚，在东南亚的 K 诞生了

NO。有部分 K 也由东南亚往北迁徙。 

 

图 2 早期 K 系的迁徙以及 P 系的分化 (改自参考文

献[3])  
Fig.2 Early migration of haplogroup K and diversification 
of haplogroup P (modified from [3]) Haplogroup K 
arose in South Asia and some populations with K 
migrated northward to Central Asia via Iran giving 
birth to haplogroup P which is ancestor of haplogroup 
R and Q. Other populations with haplogroup K 
migrated eastward and finally arrived at New Guinea. 
Some of these eastward populations spread northward 
from Southeast Asia. NO-M214 maybe also arose in 
Southeast Asia. 
 

关于这个假说有较详细的描述，引用

《走出非洲》一书中的段落[4]： 
……大量的移民进入印度，当然，另一

部分沿着兴都库什山向北走去，走向中亚的

心脏。与兴都库什山相比，天山是更大的阻

碍（怀疑指的是葱岭/帕米尔高原），它阻挡

旧石器时代的猎手们进入中国的西北。大约

就在这个时期，欧亚谱系中出现了一个新的

变异，它被称为 M45，它将帮助我们追踪以

后非常重要的两次移民使用绝对时间检测

法，我们推算出 M45 变异的大约在 3 万 5 千

前出现在中亚。今天，M45 只能在中亚找到，

当然，也包括那些祖先生活在中亚的人们，

因此，它形成了中亚部落。中亚部落的后代

只是零星地出现在中东和东亚，在印度某些

地区出现地频率也较高，这很可能是因为这

个部落的一些人后来迁徙到了印度。中亚部

落 Y-染色谱系最深的分叉，即这个部落的祖

先在中亚被找到。沿着这一线索，我们可以

准确地找到中亚的“亚当”。我们曾经用同样
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的方法，在闪族、布希曼人的影子里分辨非

洲“亚当”的身影。M45 谱系的最深分叉在今

天的中亚，因此M45只能最早的出现在中亚。 
中亚部落最早的后代没有大范围的扩散

开，这意味着这个部落的生活地区相对隔绝

于其他生活的地区。由于兴都库什山的阻碍，

向印度迁徙是困难的。但我们不清楚，为什

么这些人与生活在中东的人没有关系。既然

欧亚部落能从中东进入中亚，那么中亚部落

为什么不能沿着同样的路线去中东呢？原因

很可能在于另一根“护栏”。当中亚部落的祖

先第一次进入这块大陆的心脏地带时。他们

可能并没有遇到很大的障碍。但几千年后，

障碍出现了。 
今天，伊朗中部的达什特坎维和达什特

鲁沙漠，仿佛是一片烧焦了的荒原，极少人

口生活在这块贫瘠的土地上。他们以农业为

主，他们有一种有几千年历史的独特的灌溉

方法。叫甘那特(坎儿井)，即把数里长的灌溉

管道完成埋在地下。炎热的白天，在亚兹德

等城市里。人们会等待地下室里，那里安装

着用以降温的通风管道，它发出的鬼怪般的

噪音在几里以内都能听到。如果没有与这种

恶劣的环境相适应的生活方式，要在这样的

地方生存下去是不可想象的。至少今天看来，

在这里是无法以狩猎和采集为生的。同样中

亚的卡拉库和肯兹沙漠也是荒凉之地，除了

极少数游牧的人，没有任何人生活在那里。 
 但是，有两条延绵的草原带穿过伊朗中

部的沙漠；一条在沙漠以北靠近里海，另一

条向南靠近阿拉伯湾。大约 4 万年前。当时

的气候就像患了中度的精神分裂症，很有可

能当空气的水分含量与今天相似甚至高于今

天时伊朗的沙漠和草原在一段时间内融合在

一起了，而且由于风向的改变，来自阿拉伯

海的风也促进了两者的融合。在那个相对比

较湿润的时期，人类会比较容易穿过伊朗高

原而进入中亚。今天我们能够知道这一切，

是因为这些迁徙者把旅程中基因足迹留给了

他们的后代。沿着这些足迹我们从黎凡特来

到了中亚。 
大约距今 4－2 万年前，冰川时期的温度

降到了极限，降低的幅度极大，地面难以蒸

发湿气，冰川不断扩展。它引起的后果，一

个新的“护栏”出现在我们的旅程中，欧亚大

陆上的人群被分成了北方人,南方人和西方

人，他们全部面临冰川时代最寒冷阶段的严

峻考验。生活在印度和黎凡特的人群可以依

靠海的资源。大海可以缓解下降的气温和干

燥的空气，但是对那些陷在兴都库什山北部

的人群来说，他们没有更好的选择，摆在他

们面前的出路只有两条：要么适应欧亚草原

越来越严酷的生活，要么死亡。 
这些早期的中亚人有些可能转移到了相

对温暖的靠近南部的地区，有些向后退，在

兴都库什山山脚住下了。融化的冰川自山顶

流下，成为他们的水源，山上生活的动物也

足以保证他们的生存。但大部分人跟随迁徙

的动物群继续向北，这就像是风暴来了，他

们不是选择逃避，而迎着它前进。那是大约

在 4 万年前，他们很有可能是最早达到西伯

利亚的人群。带着旧石器时代后期的工具，

他们来到了阿尔泰山。这里的环境，和他们

祖先生活的非洲有天壤之别，冬天的温度会

在-40°C 以下。为了活下去，他们的生活则有

两个内容：狩猎和取暖。但是这里值得他们

坚持下去，因为这里有丰富的动物资源。 
对于这个假说，近几年来，学者不断提

出更多的证据。Karafet 等[5]在中国北部人群

中发现了显著的来自中亚的成分。Deng 等[6] 
的研究也有同样的结果。Xue 等[7]发现中国

南北方人群的扩张时间显著不同，又一次提

醒了中国人群中南北差异的存在。 
 

对该假说的反对意见 

对于这个假说，近几年来，学者也提出

了一些反对意见。以下研究对 P 北上的路线

有提示作用：关于中国的几项研究表明，O
系是从东南亚经由东亚向北扩散的[8,9]。在

最近的一项研究，发现 N 系扩散到北亚也是

经过东亚的[10]。 
在复旦大学的一项研究[11]中发现，“在

东亚的 F*-M89 中，只有 22％属于西部欧亚

特意的谱系 G、H、I、J, 其余的 78％不能归

入目前已知的类型。这些 Y 染色体可能与西

部欧亚的类型发生了分化。其中，辽宁汉族

和青海汉族的 F*最高，分别达到 27％和
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25.4％（样本数 63）。 
……26%的 P*-M45 不属于已知的分枝,

起具体的属性还有待进一步研究。  
……K*-M9 包含单倍群 L、M、N 及

O-M175 下面除了 M122、M119、M95 以外

的谱系 ,在整个东亚地区包含了 14%的样

本。……这些样本可能是 K*-M9 的原始类型

或者属于某些尚未检测到的谱系,起其归属

和起源还有待进一步研究。”  
基于同样的数据，Li [12]推测，由于在

中国南方发现低频的 P 的原始类型，P 更有

可能是经由中国大陆北上的。 
关于 F 的未知类型很快得到证实。研究

者在中国的拉祜族发现特有的 F2[13]。 
关于东亚的 K*-M9，Xue 等的研究[7]提

示，之前 N、O2b 的比例被低估。但我们观

察该篇论文的数据发现，K*完全属于中国北

方的少数民族。将所有出现了 K*的民族的样

本数和在一起，K*的比例为 19/417＝4.56％，

这个比例也是不小的。 
这些结果提示我们，在早期 NO 的扩散

之前，已经有一些人群活动在他们的北方。

另外，中亚基因的多样性现在也有了更多的

解释。研究发现，中亚的 Y 染色体基因的多

样性是一系列外部分化源的基因重叠的结果

[14]，Zerjal 等的研究[15]把它具体到历史上

的一些事件。对于中亚丝绸之路上的 mtDNA
的研究发现绝大多数个体的线粒体 DNA 世

系都可明确地归属到东亚人群和欧洲人群基

因库中，更偏向于支持融合假说[16]。 
 

对反对意见的一些讨论 

随着研究的不断深入，一些早期的理论

慢慢得到修正。但仍然有很多地方没有涉及

到，比如说东南亚是早期东亚和大洋洲人群

的分化中心，但至今没有得到足够深入的研

究。 
经由中亚前往伊朗的路线其实是“南北

两线”的一部分，早期的研究认为最初人类

往东方的迁徙的有南北两条路线，北线是东

非——黎凡特——美索不达米亚——中亚—

—欧洲以及美洲。南线是东非——阿曼——

印度——东南亚——澳大利亚。 

由于中亚作为 P、Q、R 等单倍群分化的

重要地区已经是被证实了的，且没有更多的

不吻合数据，因此“中东——中亚”路线仍

被保留下来。《国家地理》(National geographic)
接受这一假说，然后被公众所熟知。 

《走出非洲》一书中，作者接受并试图

解释“中东——中亚”路线假说是基于当时

的研究现状：1、早期迁徙的南北两线；2、
黎凡特的考古发现；3、NO 起源在中亚，4、
P 仅在中亚发现。 

有赖于学者大量艰辛的研究得到的结

果，我们现在能够重新讨论一下这些观点。 
1、近来关于mtDNA的研究表明，mtDNA

分布支持一次快速的迁徙[17,18]，并不支持

南北两线说。 
印度的 mtDNA 研究发现早期的一次迁

徙就已经为印度带来了 M 和 N(后者诞生了

R) [19]。2004 年关于西亚的 mtDNA 的一项

研究表明，南亚西部（伊朗，巴基斯坦）可

以作为东部和西部 mtDNA 类型的走廊[20]。
进一步的研究显示，印度存在 N 的非常深（年

代约为 5～6 万年）的分支[21]。更深入的研

究显示，早期的迁徙已经奠定了 mtDNA 的分

布格局[22]，东部和西部欧亚人的 mtDNA 的

分界线在印度河谷，甚至在后期的扩散中，

mtDNA 的交流也是非常有限的，因此早期人

类迁徙的“北部路线”看来已经是没有必要

的。 
关于大洋洲的精细的研究也支持这一点

[23]。其结果表明，早期的迁徙带来了大洋洲

的 mtDNA 类型包含 M 和 N，Y 染色体包含

单倍群 C 和 F。它们从 5 万年前开始，就几

乎与外界完全隔离开来。 
我们发现，除了美拉尼西亚以外，澳大

利亚唯一与外界存在有联系的 mtDNA 类型

是 M42。M42 的年代为 40,600±9,000 年。

M42 与东亚特异的 mtDNA 单倍群 M10 共享

8793 位点的突变[23]，M10 在辽宁达到最高

[24]，为 5.9％。同时根据东亚 mtDNA 的全

序列[25]，8793 距根部 M*还有 5 个突变，考

虑到两者遥远的地理距离，这种程度的亲缘

关系是值得深究的。与汉族 mtDNA 的比较显

示[24]，中妻(Nakazuma)遗址 4,500 前的绳文

人的 mtDNA 在华北的 mtDNA 找到了最接近
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的匹配，特别是辽宁。同时辽宁也有大量的

F*和 C3[11]。考虑到澳大利亚有 F*和 C4, 因
此我们可以谨慎地推测，辽宁的 F*、C3 以及

M10 可能就是图 2 所示的由东南亚向北的早

期移民的遗存，而早期迁徙的人群在东南亚

分道扬镳的年代则可以通过这些单倍群的分

化年代来估计。 
2、更多的关于 mtDNA 研究表明，人类

在早期前往东方的迁徙中，没有经过黎凡特, 
黎凡特仅是在后来的迁徙中起到了重要作用

[26,27]。研究表明，北部与东部非洲的被称

为M1和U6的两个谱系与主要在亚洲出现的

其他谱系关系很近[28]，这些群体一定是来自

南亚西部、然后在 4 万到 5 万年前经过黎凡

特回到北部和东部非洲的。   
3、一系列的研究表明，NO 起源于东亚

（包括东南亚）然后向北迁徙[8-10]。 
4、P 在东亚也有发现，而且是属于未知

的原始类型[11]。 
因此我们可以认为提出这个假说的前提

已经不存在了。 
《走出非洲》一书也意识到解释这个假

说的困难之处:“中亚部落最早的后代没有大

范围的扩散开……既然欧亚部落能从中东进

入中亚，那么中亚部落为什么不能沿着同样

的路线去中东呢？伊朗中部的达什特坎维和

达什特鲁沙漠, 仿佛是一片烧焦了的荒原,

在这里是无法以狩猎和采集为生的。” 为此,
作者提出了“另外一个护栏”的假说，并设想

“在某个相对比较湿润的时期，人类会比较容

易穿过伊朗高原而进入中亚。几千年后,障碍

出现了(沙漠重新变得干燥)”。这个解释的说

服力不是很强。 
如果我们在东亚能够找到更确切的证

据，那么经由东亚的假说现在看来无疑更有

说服力。K 系经由东亚北上的假说的关键在

于，在东亚能否找到不同于世界其他地方的

F*、K*、P*，就像在大洋洲发现的那样[23]。
现在中国拉祜族特异的 F*已经被报道，K*、
P*已经发现，但没有得到深入研究。 

 

仍然存在的一些模糊的地方 

关于现代人的早期迁徙，目前 mtDNA
研究的结果倾向支持早期的一次沿海岸线的

快速迁徙(图 3，[22])，但是欧亚大陆的 Y 染

色体的早期迁徙还未能完好地与之对应(如
图 2)。 

 

 
图 3  mtDNA 的早期迁徙路线以及下游单倍群诞生后向内陆的扩张（摘自[22]） 

Fig3  Early migration routes of mtDNA and the origin and spreading of the downstream haplogroups 
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我们发现，如果单倍群 P 经由伊朗北上

假说不能成立的话，那么 Y 染色体的早期迁

徙路线就和 mtDNA 的早期迁徙路线非常一

致（如图 4）。但是，由于 Y 染色体强大的覆

盖能力(Sex-Biased Admixture)，后期的扩张

对 Y 染色体，mtDNA 分布的影响仍然难以分

辨。而且由于精英支配模式的作用 (Colin 
Renfrew)，后期的扩张对各类语言分布的影

响仍显得错综复杂。 

 
图 4 早期 Y 染色体单倍群的迁徙以及后期的分化示

意图 

Fig.4  Migration and diversification of Y chromosome 
haplogroups 
 

由于早期用大量经典遗传标记研究中国

人群的结构时，观察到了不容忽视的极为显

著的南北差异[29]，因此当时解释为南北的独

立起源[30]。后来关于 Y 染色体 NO 系的研

究明确了其南方的起源，“根据分子钟估计，

南北分化的时间在两万年以内，第四纪末次

冰川开始缓解到消失的 1.8-1 万年可能是形

成南北差异的关键。”[11] 另外，Xue 等的研

究[7]提示，南北人群的分化时间中间值约为

两万年，并且在末次冰盛期（LGM）北方草

原（猛犸大草原）丰富的食物环境使得当时

居住在北方（包括中亚）的人群能够得到扩

张，而南方的人群需要等到末次冰盛期以后，

水稻以及块茎植物得到培养，然后才能迅速

扩张。如果 P 经由东亚北上的路径是正确的，

那么这个差异就可以得到更完满的解释：正

是末次冰盛期恶劣环境的影响，使得同是来

自东南亚的东亚和北亚/中亚的人群朝着不

同的方向发展，产生了体质上的显著差异。

同样这句话也可以应用于更广的范围：正是

末次冰盛期恶劣环境的影响，使得世界范围

内来源不同的人群演化出了类似的体质。比

如，日本的阿伊努人的 Y-SNP 主要为 D 型

[31]，与西部欧亚大陆冰盛期的诸多“避难绿

岛”(refuge)中，如伊比利亚的 R1b[32]，巴

尔干的 I1b[33] 以及安纳托利亚的 J2a[34]来
源不同，却有着类似高加索人的体质。 

目前看来，单倍群 P 经由伊朗北上假说

虽然数据不够充分，但经由东亚北上的假说

仍没有得到确切且详细的论证。迁徙过程中

的细节又是如何的，我们需要更多的研究才

能得到更明确的结论。 
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